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Résumé

Les auteurs présentent la méthode mise en oeuvre pour mener 1’analyse cladistique
du genre Hadrolaelia (Schlechter) Chiron & V. P. Castro, ainsi que les résultats
obtenus en termes de phylogénie de ce groupe. Ces résultats sont compares a ceux
déduits de I’analyse moléculaire de la séquence nrITS.

Abstract

The method used to carry on the cladistic analysis of the genus Hadrolaelia
(Schlechter) Chiron & V. P. Castro, as well as the results obtained as far as this
group phylogeny is concerned, are discussed. These results are compared to those
inferred from molecular analysis of the nrlTS sequence.

e genre Hadrolaelia (Schlechter) Chiron & V. P. Castro a ét€ séparé du genre

Laelia par les deux premiers auteurs (Chiron & Castro Neto, 2002) sur la

base a la fois des traitements infragé€nériques du genre Laelia proposés par
divers auteurs, et de ’analyse moléculaire de la s€équence nrITS publi€e par van den
Berg et al. (2000) pour plusieurs taxons de la sous-tribu Laeliinae. Dans ce dernier
travail, I’'un des groupes de plantes appartenant a I’ensemble élevé depuis au rang
de genre Hadrolaelia ne constitue pas une entit€é monophylétique : 1l s’agit des
especes uniflores placées ant€rieurement dans le genre Sophronitis ; elles y
apparaissent cependant comme séparées des especes multiflores, et proches des
especes placées naguere dans la section Hadrolaelia du genre Laelia (voir figure 1).
Le caractere paraphylétique de ce groupe d’especes a conduit van den Berg &
Chase (2000) a regrouper la totalit€é des especes brésiliennes du genre Laelia sensu
lato dans le genre Sophronitis. Toutefois la séquence nriTS est connue pour ne pas
présenter une grande fiabilit€ dans ses conséquences taxinomiques et il nous a
semblé utile de poursuivre les investigations. '

I': manuscrit recu le 1 octobre 2002
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Fig. 1 : cladogramme partiel des Laeliinae
(d’apres van den Berg et al. (2000)
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Pour progresser dans la compréhension du genre Hadrolaelia, nous avons analysé
les caracteres morphologiques des especes qui le composent, ainsi que des
Sophronitis multiflores, en appliquant les méthodes de reconstruction
phylogénétique, afin de confirmer ou d’infirmer, primo, la réalité du genre
Hadrolaelia, secundo, 1’existence de groupes homogenes, méritant la dénomination
de sections. Nous avons ensuite, aux fins de comparaison avec 1’étude cladistique
que nous menions, construit, sur la base des données moléculaires publiées par les
auteurs ci-dessus et avec les mémes outils, pour en limiter I’influence, 1’arbre
phylogénétique de ce groupe réduit. La liste des especes concernées par I’étude est
donnée sur le tableau I : pour les especes marquées du signe * les données
moléculaires ne sont pas disponibles dans la banque consultée.

Hadrolaelia - Sophronitis |Hadrolaelia praestans Hadrolaelia « orphelins »
Hadrolaelia acuensis*™ Hadrolaelia pumila™ Hadrolaelia fidelensis*
Hadrolaelia bicolor* Hadrolaelia sincorana Hadrolaelia perrinii
Hadrol. brevipedunculata |Hadrolaelia - Crispae Hadrolaelia virens
Hadrolaelia coccinea Hadrolaelia crispa Hoffmannseggella
Hadrolaelia mantiqueirae |Hadrolaelia grandis Hoffmannseggella flava
Hadrolaelia pygmaea*™ Hadrolaelia lobata Hoffmannseggella mixta
Hadrolaelia wittigiana Hadrolaelia purpurata Sophronitis

Hadrolaelia - Hadrolaelia |Hadrolaelia tenebrosa Sophronitis cernua
Hadrolaelia alaori* Hadrolaelia xanthina Sophronitis pterocarpa®
Hadrolaelia dayana Laelia speciosa
Hadrolaelia jongheana Encyclia adenocaula

Tableau 1 : liste des especes étudiées

Phylogénie morphologique

Données — Les caractéres étudiés pour mener cette analyse sont précisés sur le
tableau 2. Ce sont, pour I’essentiel, des caracteres macroscopiques, relatifs aux
parties végétatives des plantes (rhizome, pseudobulbe, feuille : 13 caracteres), a
I’inflorescence (5 caracteres) et la structure florale (fleur; segments floraux,
colonne : 24 caracteres) ; 3 caracteres €cologiques (altitudes minimale et maximale
des habitats, mode de croissance €piphyte ou rupicole) completent la liste.
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1. Rhizome : plutot allongé (0) ou plutdt court (1)

2. Plante de hauteur hors inflorescence toujours inférieure a 10 cm (0) ou
supérieure a 10 cm (1) et ...

2a. ... inférieure a 15 cm (0) ou toujours supé€rieure a 15 cm (1)

3. Pousses disposées le long du rhizome de maniere alternée (0) ou sans ordre
particulier (1)

4, Pseudobulbes a 1-2 entrenoeuds (0) ou a plusieurs entrenoeuds (1)

5. Pseudobulbes ovoides [hauteur/diametre < 3] (0) ou plus ou moins allongés et
plus ou moins renflés (1)

6. Pseudobulbes de section circulaire (0) ou latéralement comprimés (1)

7. Pseudobulbes longitudinalement ridés (0) ou non ridés (1)

8. Pseudobulbes nettement plus courts que les feuilles (0) ou plus ou moins aussi
longs que les feuilles (1)

9. Pseudobulbes avec un pédoncule bien formé (0)

ou peu marqué ou absent (1) et ...

9a.  plus ou moins marqué (0) ou sessile (1)

10.  Gaines du jeune pseudobulbe collée (0) ou non collée (1) au pseudobulbe

11.  Rapport longueur/largeur de la feuille < 3 (0) ou > 3 (1)

12.  Feuilles coriaces, c’est-a-dire €paisses et non flexibles (0) ou charnues mais non
coriaces, donc flexibles (1)

13.  Face inférieure des feuilles uniformément verte (0) ou au moins marquée de
rougeatre (1) .

14.  Inflorescence non issue d’une spathe (0) ou issue d’une spathe (1)

15. Inflorescence naissant sur un pseudobulbe en développement (0) ou mature (1)

16. Inflorescence uni (parfois bi) flore (0) ou multiflore (1)

17.  Inflorescence [pédoncule + pédicelle] plus courte (0) ou plus longue a aussi
longue (1) que la feuille

18.  Pédoncule avec (0) ou sans (1) noeud et bractée

19.  Fleur parfaitement ouverte [sépales et pétales dans un plan] (0) ou ne s’ouvrant
pas totalement (1)

20.  Fleur d’un diametre de 5 cm au maximum (0) ou d’au moins 5 cm (1)

21.  Fleurs (en dehors de la gorge du labelle) concolores (0) ou non (1)

22.  Longueur du pédicelle-ovaire supérieure (0) ou inférieure (1) au diametre de la
fleur

23.  Owvaire non renflé (0) ou renflé (1)

24,  Pétales plus ou moins aussi larges (0) ou beaucoup plus larges (1) que les sépales

25.  Pétales et/ou sépales ondulés (0) ou non (1)

26.  Pétales onguiculés (0) ou sans onglet (1)

27.  Extrémité des pétales pointue (0) ou arrondie (1)

28.  Sépale dorsal linéaire a lancéolé [longueur/largeur > 4] (0) ou elliptique a
ovale [longueur/largeur < 4] (1)

29.  Sépales latéraux droits (0) ou falciformes (1)

30. Labelle nettement trilobé (0) ou entier ou presque (1)
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31. Labelle orné de crétes ou carenes (0) ou plus ou moins lisse (1)

32. Labelle avec (0) ou sans (1) lignes ramifi€es dans la gorge

33. Marges du labelle plates ou ondulées (0) ou crispées (1)

34. Labelle nettement onguiculé (0) ou sans onglet bien marqué (1)

35. Extrémité du labelle en pointe (0) ou arrondie (1)

36. Colonne allongée [longueur/largeur > 2] (0) ou courte (1)

37. Colonne sans (0) ou avec (1) ailes

38. Colonne droite (0) ou arquée ou sigmoide (1)

39. Colonne blanche (0) ou colorée (1)

40. Surface stigmatique plus large que longue (0) ou aussi longue ou plus longue
que large (1)

41. Pollinies subégales (0) ou nettement différentes (1)

42. Face dorsale de la colonne avec (0) ou sans (1) créte longitudinale

43. Plantes épiphytes (0) ou rupicoles (1)

44. Altitude minimale de I’habitat inférieure (0) ou supérieure (1) a 500 m

45. Altitude maximale de 1’habitat inférieure (0) ou supérieure (1) a 1500 m

Tableau 2 : caracteres retenus pour cette étude

Ces caracteres sont, pour la plupart, représentés par une variable a deux états (0-1),
mais certains nous ont paru difficiles a coder sur seulement deux états et nous les
avons alors représentés par deux variables, c¢’est-a-dire quatre états (00-01-10-11).
Les valeurs des variables ont été mesurées sur des plantes vivantes, en au mQins un
exemplaire mais souvent davantage, de préférence sauvages mais souvent issues de
culture (au Brésil), comparées aux données relevées dans la litt€rature et rassemblées
dans une matrice reproduite sur le tableau 3. En 1’absence de valeur ou en cas de
valeur non stable d’un spécimen a 1’autre, un « ? » est inscrit.

Méthode — Pour traiter ces données, nous avons utilisé le logiciel PHYLIP et plus
exactement WebPHYLIP qui en est la version « Web » (Lim & Zhang, 1999). Ce
logiciel (ou plutdt ce jeu de logiciels complémentaires), disponible en libre service
sur le réseau Internet® permet, a partir des données codées en 0/1, de reconstruire des
phylogénies selon diverses méthodes de parcimonie (c’est-a-dire des méthodes dans
lesquelles il s’agit de trouver des arborescences nécessitant le minimum de
transitions) sommairement présentées ci-apres.

2 : http://sdmc.krdl.org.sg:8080/~1xzhang/phylip/
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28 46

HS acuensis 0001010101100110000100010110110011000110010111
HS bicolor 0101010101100000001100000110010011000110000111
HS breviped 1000000101100000001101010110110011000110010111
HS coccinea 0001010101100000000101010110110011000110010110

HS pygmaea 100100011110011000110001111011001101011?2200110
HS wittigiana 0000000101100010001101000110110010010110010110
HH alaori 0001000011000000000110001111012101011110010110
HH dayana 0101010011000000000111110111110001011001010110
HH jongheana0101011001000100001101110110001001111010001110
HH praestans 0101010011000000001101010111010001011001000110.
HH pumila 0101011001001100000111110110110001101001010110
HH sincorana 1001000101000000001101110110110001011001110110
HC crispa 01111110100011011110011101010011101100200?2110
HC grandis 0111111000001101111001110101101110101000111100
HC lobata 0111111010001001111001110101011010101011000100
HC purpurata 0111111010001101110001110101111010001001010100
HC tenebrosa 0111111010001101110001110101001010101101010100
HC xanthina 0111111010001101110001010001010010101011011110
HX fidelensis 0111001101101100011001010111010010000100010100
HX perrini 0111101100011011110001111011001010110001010100
HX virens 011?71110100011011100100?20011011010001072022110

S cernua 1000001011100010011010000001010111010110100101
S pterocarpa 1000001101100010011010001011010111010110202100
H flava 1101010001101011111101011011101000101010110010
H mixta 1111010001101011111100011011101000101000110011

L speciosa 1110100001101000001001110101001000011011100111
E adenocaula 1110000001101100111001010010001001110011100111

Tableau 3 : matrice des valeurs des caracteres
pour les 28 espeéces étudiées

La méthode de Camin-Sokal suppose que les transitions de 0 a 1 sont permises mais
non les changements 1 — 0 (€tant supposé que O est I’état ancestral) ; dans celle de
Wagner, les deux types de transitions sont autorisé€s. Les hypotheéses adoptées dans
ces deux méthodes sont : (1) les €états ancestraux sont connus (Camin-Sokal) ou
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inconnus (Wagner) ; (2) les différents caracteres €voluent indépendamment ; (3) les
différentes lignées évoluent indépendamment ; (4) les transitions O — 1 sont
beaucoup plus (Camin-Sokal) ou aussi (Wagner) probables que les transitions
1 — 0; (5) les deux types de transitions sont a priori improbables sur les laps de
temps d’évolution impliqués dans la différentiation du groupe en question ; (6) les
autres types d’évenements €volutionnistes tels que la rétention du polymorphisme
sont beaucoup moins probables que les transitions 0 — 1 ; (7) les taux d’évolution
dans les différentes lignées sont suffisamment lents pour que deux transitions dans
une longue branche de 1’arbre soient beaucoup moins probables qu’une transition
dans une branche courte.
Dans la méthode de Dollo, on autorise au maximum une transition de O (état
' ancestral) vers 1 et autant de transitions 1 — 0 que nécessaire, le programme
' cherchant I’arbre qui minimise ce nombre. Les hypotheses faites sont : (1) on
: connait 1’état ancestral 0 ; (2) les caracteres évoluent indépendamment ; (3) les
' différentes lignées €voluent indépendamment ; (4) la probabilité d’une transition 0
" — 1 est faible sur les laps de temps d’évolution envisagés ; (5) la probabilité d’une
’ réversion 1 — 0 est faible mais toutefois beaucoup plus €élevée que celle d’une
transition O — 1, si bien que plusieurs réversions sont plus envisageables qu’une
| transition supplémentaire ; (6) la rétention de polymorphisme, pour les deux états,
} est tres improbable ; (7) les longueurs des branches de 1’arbre réel ne sont pas a ce
point inégales que deux changements dans une branche longue sont aussi probables
quun seul dans une branche courte. Cette méthode pose probleme quand un
caractere a plusieurs €tats est codé par plusieurs caracteres a deux €tats, ce qui est le
cas ici pour au moins deux caracteres. La méthode du polymorphisme est voisine de
celle de Dollo, mais autorise la rétention de polymorphisme sur autant de branches
que nécessaire, et cherche a minimiser le nombre de ces branches. Ces deux
méthodes ne sont guere adaptées a notre cas, puisque nous ne connaissons pas a
priori I’état ancestral.

Discussion — Le choix de la méthode et de ses parametres peut avoir quelque
influence sur le résultat obtenu, en termes de positionnement relatif des especes ou
3 des groupes d’especes. Il en est de méme pour 1’ordre des taxons étudiés, mais,
pour éviter tout artefact 1i€ a ce dernier point, le programme offre la possibilité de
traiter les taxons dans un ordre aléatoire. Au prix de cette précaution, I’influence de
la méthode reste a un niveau tolérable, comme ’ont montré les multiples essais
menés. Nous avons mis en oeuvre les trois méthodes Wagner, Camin-Sokal et
Polymorphism, en faisant varier leurs parametres, et obtenu respectivement 1, 9 et 3
arbres les plus parcimonieux, a partir desquels nous avons construit dans chaque cas
I’arbre de semi-consensus a ’aide du programme « CONSENSE », en prenant
comme espece externe (outgroup en anglais) Encyclia adenocaula, afin d’enraciner
I’arbre. Nous avons ainsi obtenu des reconstructions phylogénétiques légérement
différentes entre elles (dans le seul but de proposer une image globale de ces
résultats, nous illustrons sur la figure 2 1’arbre construit a partir de la moyenne de
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E adenccau

Fig. 2 : exemple de cladogramme obtenu a partir des données
morphologiques
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ces trois arbres-consensus), mais présentant toutefois un certain nombre de
caractéristiques communes. La plus stable d’entre elles est ’existence d’un
ensemble d’especes nettement séparé€ de Laelia speciosa et des Hoffmannseggella.
A T'intérieur de cet ensemble, on observe, de maniere €galement constante, trois
sous-ensembles stables : le groupe « Sophronitis » (S), le groupe « Hadrolaelia-
Crispae » (HC) et le groupe « Hadrolaelia-Hadrolaelia (HH) + Hadrolaelia-
Sophronitis (HS) » (voir tableau 1 pour la définition de ces groupes). Dans les
méthodes Wagner et Camin-Sokal, ce dernier groupe est strictement divisé en
« Hadrolaelia-Hadrolaelia » et « Hadrolaelia-Sophronitis », mais ce n’est pas tout
a fait le cas dans la méthode Polymorphism (qui, redisons-le, est basée sur des
hypotheses moins adaptées a notre cas). Une représentation simplifiée de cette
organisation, ol n’apparaissent plus que les groupes ainsi définis, est proposée sur
la figure 3a. Beaucoup moins fréquemment obtenu a été 1’arbre illustré par la figure
3b. La figure 3c représente quant a elle 1’arbre de strict consensus fourni par cette
méthode.

— HH — HH — HH
—— HS — HS — HS
S HC HC
HC S S
Hof Hof —————— Hof
(a) (b) (c)

Fig. 3 : 3 cladogrammes simplifiés obtenus avec les

données morphologiques

Hadrolaelia (H) section Hadrolaelia (HH), section Sophronitis (HS) et section
Crispae (HC), Sophronitis (S) et Hoffmannseggella (Hof)

Parmi les trois especes « orphelines », seul Hadrolaelia fidelensis n’a pas de
position stable : il se trouve tantdt completement séparé de la totalité des especes
discutées (méthode Wagner — non représenté sur la figure 3), tant6t a 'intérieur du
groupe « Hadrolaelia-Crispae » mais distinct des autres especes (méthode Camin
Sokal), tantot enfin a I’intérieur de ce groupe en compagnie de H. perrinii (méthode
Polymorphism). Cette espece a depuis longtemps pos€ probleme aux scientifiques
car elle présente plusieurs caractéres uniques parmi les orchidées brésiliennes de
I’alliance « Laelia-Cattleya » : elle mérite sans doute une place a part dans la
taxinomie de cet ensemble.
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En résumé, aucune des trois méthodes mises en oeuvre dans les conditions ci-
dessus ne fournit de manicre stable une reconstruction phylogénétique compatible
avec un genre Hadrolaelia composé des groupes « Hadrolaelia-Crispae »,
« Hadrolaelia-Hadrolaelia » et « Hadrolaelia-Sophronitis » et monophylétique. Toutes
trois incitent au contraire a séparer les « Hadrolaelia-Crispae » en une entité
distincte.

Toutefois, la longueur de 1’arbre le plus parcimonieux obtenu (et dont la structure
globale est celle de la figure 3a) est de 181 transitions (méthode Wagner), ce qui
donne un indice de cohérence Cl = 25% et un indice de rétention RI = 74%. Ces
valeurs indiquent un taux d’homoplasie important dans le groupe d’orchidées étudié
et nous invitent a la plus grande prudence dans nos déductions taxinomiques.

Phylogénie moléculaire

Comme nous I’avons dit plus haut, nous avons voulu traiter les données
moléculaires avec les mémes outils que les données morphologiques, pour limiter
I’impact de leur influence sur la comparaison des deux approches. Les résultats de
I’analyse moléculaire de la séquence ITS de I’ADN ribosomique nucléaire (nrITS)
des especes d’orchidées de la sous-tribu Laeliinae sont disponibles, par exemple,
sur le site Internet du National Center for Biotechnology Information °. Elles y ont
été introduites par van den Berg ef al. Pour les exploiter, nous avons, la encore, mis
en oeuvre le logiciel WebPHYLIP qui, propose, pour les données moléculaires,
plusieurs méthodes de reconstruction phylogénétique.

La méthode « Parsimony » permet de trouver des arbres les plus parcimonieux sur la
base des hypotheses suivantes : (1) chaque site €volue indépendamment ; (2) les
différentes lignées €voluent indépendamment ; (3) la probabilit€ de substitution
d’une base sur un site donné est faible sur les durées impliquées dans une branche de
la phylogénie ; (4) les quantit€s de changements attendues dans les différentes
branches ne varient pas assez pour que deux changements dans une branche
rapidement variable soient plus probables qu’un changement dans une branche
lentement variable ; (5) les quantité€s de changements attendues ne varient pas assez
d’un site a I'autre pour que deux changements sur un site soient plus probables
qu’un changement sur un autre site. L’ option « Branch&Bound » recherche tous les
arbres les plus parcimonieux en utilisant I’algorithme informatique classique
« Branch and Bound », au prix d’un temps de calcul pouvant devenir excessif si le
nombre d’especes est grand, ce qui est le cas ici : le logiciel interrompt le traitement
et propose un résultat non optimis€.

La méthode « Compatibility » suppose que : (1) chaque caractére évolue
indépendamment ; (2) les différentes lignées évoluent indépendamment ; (3) la base

3 : http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

84 Richardiana [T (2) — avril 2003

L EEE————



ancestrale sur chaque site est inconnue ; (4) les taux de changement sur la plupart
des sites sur les laps de temps impliqués dans la divergence du groupe sont tres
petits ; (5) une faible part des sites ont des taux de changement trés hauts ; (6) on ne
connait pas a [’avance les sites a fort taux et ceux a faible taux.

La méthode « Maximum Likelihood » est basée sur les hypotheses : (1) chaque site
évolue indépendamment ; (2) les différentes lignées évoluent indépendamment ; (3)
chaque site subit des substitutions a un taux attendu que I’on choisit a partir d’une
série de taux spécifi€s, chacun ayant sa probabilité d’occurrence ; (4) tous les sites
pertinents sont inclus dans la séquence et non uniquement ceux qui sont
informatifs ; (5) une substitution consiste en I'un des deux types d’événements :
remplacement de la base existante par une base tirée d’un pool de purines ou un
pool de pyrimidines, selon que la base a remplacer est une purine ou une pyrimidine
(ce qui conduit soit a une transition, soit a une absence de changement) ou
remplacement de la base existante par une base tirée au hasard dans un pool de bases
a des fréquences connues, indépendamment de la nature de la base a remplacer (pas
de changement, transition, ou transversion). Cette méthode, appliquée a notre jeu
de données, conduit a un échec systématique du traitement.

Nous avons mis en oeuvre les deux méthodes qui fournissent des résultats
exploitables compte tenu de notre jeu de données : les méthodes de parcimonie et de
compatibilité, avec les options ci-apres : pas de seuil — entrée des espéces au hasard —
recherche des meilleurs arbres. Les reconstructions phylogénétiques fournies par ces
deux méthodes sont similaires mais toutefois non identiques : la figure 4 (a et b)
illustre les deux cladogrammes simplifi€s obtenus.

— HH HH — HH
— HC HS HC
— HS Hof —— HS
T — Hof HC Hof
S S S
(a) (b) (c)

Fig. 4 : cladogrammes simplifiés obtenus sur la base des données

moléculaires
(a) : méthode de parcimonie — (b) méthode de compatibilité€ — (c) : d’apres van den Berg et al. (2000)
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On retrouve bien les différents groupes €voqués jusqu’ici (précisons toutefois que
Hadrolaelia virens est placé — de maniere quelque peu aberrante — sur la méme
branche que Sophronitis cernua et non pas dans le groupe HC). Ces cladogrammes
s’écartent par ailleurs des résultats obtenus par van den Berg ef al. (op. cit.) — et
représentés, de la méme maniere simplifiée, sur la figure 4c — non seulement par
cette position de H. virens (non représenté sur la figure 4), mais surtout par deux
caractéristiques importantes : d’une part le groupe des Sophronitis uniflores (HS)
est ici monophylétique, alors qu’il est polyphylétique chez van den Berg ef al. (op.
cit.), d’autre part les deux especes d’Hoffmannseggella (Hof) se trouvent placées a
I'intérieur du genre Hadrolaelia qui, de ce fait, perd ici son caractere
monophylétique, alors qu’il I’est sur la figure 4c. Cet écart entre deux reconstructions
obtenues a partir du méme jeu de données confirme bien 1’influence importante des
méthodes de reconstruction mises en oeuvre et la grande fragilit€ des déductions
taxinomiques que l’on peut tirer des analyses moléculaires, a ce niveau de la
classification.

Sur ’évolution des « laelias » brésiliens

Comme nous 1’avons souligné plus haut, toutes ces méthodes de reconstruction
phylogénétique indiquent que 1’on peut considérer cinq groupes naturels d’orchidées
différenci€s par un certain nombre de caracteres, choisis pour leur stabilité a
I’intérieur de chacun de ces groupes : le tableau 4 précise ces groupes et ces
caracteres ; nous y avons ajouté les deux autres genres définis dans Chiron et Castro
Neto (2002) : Dungsia et Microlaelia. Pour rendre plus claires les évolutions
susceptibles d’avoir affecté ces groupes, nous avons donné la valeur O a chaque
caractere de ’ancétre commun hypothétique de ces groupes (ici représenté par
Encyclia adenocaula).

Les méthodes de reconstruction phylogénétique décrites plus haut ont €té
appliquées a cette nouvelle matrice. La méthode de Wagner est, l1a encore, celle qui
nécessite le moins de transitions ; appliquée avec I’option « Ancestor » et un tirage
au hasard des taxons, elle fournit onze arbres les plus parcimonieux, demandant un
total de 16 transitions, ce qui donne un indice de cohérence CI = 63% et un indice de
rétention RI = 77%.

La figure 5 restitue le cladogramme de semi-consensus. Nous avons précisé, au-
dessus de chaque branche, le pourcentage d’arbres dans lesquels on retrouve cette
branche (pourcentages parfois un peu faibles, du fait de la forte homoplasie qui
caractérise cet ensemble d’orchidées) et, au-dessous, les transitions nécessaires a
I’évolution représentée par cette branche : ainsi le symbole ® indique que le
caractere 5 a subi une transition de O vers 1 (dans cet exemple I’inflorescence,
multiflore, est devenue uniflore), tandis que le symbole @ représente la transition
inverse, le retour a 1’état ancestral.
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Caracteres distinctifs des groupes :

' 0  nombre de pollinies : 4 (0) ou 8 (1)
1 nombre de feuilles : 2-3 (0) ou 1 (1)
2 rhizome court (0) ou allongé (1)
3 floraison sur pseudobulbe mature (0) ou non mature (1)
4 inflorescence sans spathe (0) ou issue d’une spathe (1)
5 inflorescence multiflore (0) ou uniflore (1)
6  fleur petite a pétales et sé€pales de méme largeur (0) ou
grande a pétales beaucoup plus larges que les sépales (1)
7  labelle orné de crétes (0) ou lisse (1)
; 8  colonne allongée (0) ou courte (1)

' 9  épiphyte (0) ou rupicole (1)

Caracteres 0123456789
Dungsia 1100100100
Hadrolaelia Crispae 1110101100
Hadrolaelia Hadrolaelia 1111011000
, Hadrolaelia Sophronitis 1111011110
| Hoffmannseggella 1100100001
| Microlaelia 1010010000
Sophronitis 1100100110

| Tableau 4 : groupes étudiés et caracteres distinctifs

40 Dungsia
30 Yo Hoffmannseggella
70 Hadrolaelia Crispae
@1%)@ @® 100 o Hadrolaelia Hadrolaelia
100 S Hadrolaelia Sophronitis
2 Sophronitis
16 Microlaelia
Fig. 5 : essai de reconstitution de I’évolution des différents
groupes de ‘“laelias” brésiliens
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Cette analyse vient en appui a la création du genre Microlaelia, distinct des autres
groupes de « laelias » brésiliens. Elle est de plus compatible avec la séparation des
genres Hoffmannseggella Jones, Dungsia Chiron & V. P. Castro et Hadrolaelia
(Schlechter) Chiron & V. P. Castro. Il est a noter que, dans cet arbre, ce dernier
genre est monophylétique, comme chez van den Berg et al.

Conclusion — Données moléculaires ou morphologiques ?

Les deux principales conclusions que 1’on peut tirer de cette étude concernent d’une
part la phylogénie des especes d’orchidées du clade « Hadrolaelia-Sophronitis », et
d’autre part 1’utilisation méme des méthodes de reconstruction de cette phylogénie.
Pour ce qui est du premier point, dans les deux approches, morphologique et
moléculaire, nous retrouvons finalement les cing mémes entités taxinomiques :
genre Hoffmannseggella, genre Sophronitis s.s., Hadrolaelia section Hadrolaelia,
H. section Crispae et H. section Sophronitis. Elles semblent parfaitement stables,
puisqu’elles apparaissent dans la quasi totalité des arbres obtenus, quels que soient la
méthode employée ou les parametres retenus. Cette constance d’apparition est une
preuve de plus de leur caractere naturel. Toutefots, le genre Hadrolaelia tel que défini
par Chiron & V. P. Castro (2002) apparait parfois, d’aprés notre analyse
morphologique, comme un taxon paraphylétique, duquel il conviendrait d’extraire le
groupe « Crispae » pour le rendre monophylétique. A 1’opposé, il est
monophylétique d’apres les données moléculaires de la séquence nriTS, comme on
I’a vu sur les figures 1 et 4c (sans étre toutefois décomposable en sous-ensembles
eux-mémes monophylétiques), et deviendrait paraphylétique si on le diminuait de
sa section Crispae. La question de savoir s’il convient d’élever ou non cette section
au rang de genre ne peut trouver de réponse claire dans les résultats de ces deux
études et d’autres investigations seront nécessaires.

Pour ce qui concerne les trois especes que nous avons qualifiées d’« orphelines »
d’Hadrolaelia, 1a séquence nriTS de H. fidelensis n’a pas ét€ publi€e dans la base
de données consultée et on ne peut rien dire a son sujet. H. perrinii se trouve place,
dans I’arbre phylogénétique de la figure 2 comme dans celui de la figure 1, dans le
voisinage immédiat des especes de la section Crispae, mais de telle sorte que 1’on
peut ne pas le rattacher a cette section et le placer dans une section séparée. Quant a
H. virens, il occupe une position aberrante dans notre reconstruction basée sur les
données moléculaires, tandis qu’il est trés voisin de H. xanthina dans la
reconstruction basée sur les données morphologiques et qu’il est placé dans le
groupe « Hadrolaelia », mais séparé de la section Crispae, chez van den Berg et al.
; en définitive, on ne trouve pas dans cette étude cladistique d’arguments définitifs
en faveur d’un placement de cette espece au sein d’une section monotypique, comme
propos€ dans Chiron et Castro Neto (op. cit.).

Pour ce qui est de la fiabilité des résultats obtenus, il faut souligner la sensibilité des
meéthodes de reconstruction de phylogénies qui ont été utilisées. Pour paraphraser
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Marc Moura (2002), « les méthodes phylogénétiques sont des boites noires ou 1’on
fait entrer des €léments et d’ou d’autres éléments sortent. Or ce qui entre comme ce
qui sort doit €tre respectivement choisi et interprété avec intelligence, car ces boites
en soi en sont dépourvues. On ne peut résumer (et heureusement) la richesse de
I’évolution naturelle a un ensemble de chiffres : I'intuition humaine du chercheur
reste alors prépondérante ». Les résultats présentés ci-dessus doivent donc Eétre
tenus pour de simples tendances, pour ce qui touche au positionnement relatif des
cinq groupes étudiés.
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